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INTRODUCTION
METHODOLOGIE
1) Prélèvements / échantillonnage :
Dissection du foie et prélèvement sur la face viscérale, lobe gauche médial au dessus de la vésicule biliaire (cf photo  ci-contre).
250 échantillons de foies de porcs de Madagascar
Collectés de Novembre 2010 à Janvier 2011
L’hépatite E est une maladie à transmission féco-orale due au Virus de l’Hépatite E (VHE, Hepeviridae) pouvant atteindre 1-4% de mortalité, voire 20% chez la
femmeenceinte.
Les génotypes 1 et 2 de VHE sont strictement inféodés à l’homme et sont responsables d’épidémies dans les pays en développement, les génotypes 3 et 4 se
retrouventdans un grand spectre d’hôtes (principalementdes porcs) et sont responsablesde cas humainssporadiques [1].
Ces dernières années, des cas de transmission zoonotique via la consommation de foies de porcs contaminés ont été documentés, notamment à Mayotte et à La
Réunion. Aucune étude dans la zone Océan Indien sur les risques de transmission du VHE du porc à l'Homme n'a été conduite à ce jour. L’objectif de notre étude
est donc d’investiguerla présencedu VHE dans des foies de porcs de Madagascar.
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4 abattoirs / 20 localités (cf fig. 1) : 
Ampasika Anosipatrana
Ankadindratombo Anosizato
2) Criblage / séquençage :
Analyse des foies par PCR (cf fig. 2)
2 techniques : Jothikumar[2]
Gyarmati modifiée [3; 4]
Séquençage – alignement de séquences
3) Phylogénie :
ModelTest : GTR + I + G (I=0.5412) (G=0.8411)
Inférence bayésienne 106 itérations
Maximum Likelihood 103 itérations
RESULTATS/ DISCUSSION
Sous-clade 
« hauts plateaux »
ARCHIPEL  DES 
COMORES
Figure 1 : Origine géographique des animaux échantillonnés
Figure 2 : Séquence d’analyse des foies de porc




Echantillon Localité Sexe Age Type génétique
104 Fianarantsoa M adulte local
121 Port-Bergé F adulte local
190 Miarinarivo F adulte exotique
1) 3/250 (1.2%) foies contaminés
2) 2 zones géographiques distinctes (cf fig. 3) :
- littoral Nord-Ouest : Port-Bergé
- hauts plateaux : Mianarivo et Fianarantsoa
CONCLUSION
3) Les souches de VHE malgache appartiennent phylogénétiquement au génotype 3 (fig. 4) et forment 
un sous-clade distinct  sous-génotype ?
4) Les 2 isolats des Hauts Plateaux (HEV-190 et HEV-104) sont phylogénétiquement plus proches que 
l’isolat du littoral (HEV-121)  influence de la localisation géographique ?
5) Les souches de VHE malgache sont génétiquement proches de souches de VHE isolées chez des 
sangliers  rôle de la Faune Sauvage dans le cycle de transmission du virus  Malgache?
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1. Prévalence de 1.2% dans les foies de porc commercialisés
2. VHE Madagascar appartient au génotype 3, sous-clade malgache distinct
1. Etudes sérologiques en cours  afin de déterminer la prévalence en populations 
porcine et humaine
2. Séquençage complet des souches en cours
3. Intérêt d’investiguer la présence du VHE dans la Faune Sauvage (potamochères…) 
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Génotype 1
Génotype 2
XXX : posterior probability 
(Mr Bayes – 10e6 itérations)
XXX : bootstrap value 
(Maximum Likelihood –
10e3 itérations)
ModelTest : GTR + I + G 
(I=0.5412) (G=0.8411)
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